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锻 科 鱼 类 线粒体 DNA 控制 区 结构 及 系统 发 育 关 系 


L2 g> g 1,2 4o 3,* 135-4 2 
朱 世 华 “, Xpx dH o0, S526, Mud U, 沈 锡 权 
(1. 宁波 大 学 应 用 海洋 生物 技术 教育 部 重点 实验 室 ， 浙 江 宁波 315211; 2. 宁波 大 学 生命 科学 与 生物 工程 学 院 生 物 系 ， 浙 江 宁波 315211; 
3. 华南 农业 大 学 动物 科学 学 院 ， 广 东 广州 510642) 


摘要 : 采用 PCR 技 术 获 得 了 9 种 鲜 科 鱼 类 的 线粒体 DNA 控 制 区 全 序列 ， 并 结合 从 GenBank 中 下 载 的 3 种 钱 科 鱼 
类 的 相应 序列 采用 Clustal W 排 序 后 ， 对 控制 区 结构 进行 分 析 ， 识 别 了 其 终止 序列 区 、 中 央 保 守 区 和 保守 序列 区 3 
个 区 域 ， 指 出 了 终止 相关 序列 的 主体 是 TACAT 与 其 反问 互补 序列 ATGTA 以 及 一 系列 保守 序列 (CSB-F、CSB-E、 
CSB-D 和 CSB-1、CSB-2、CSB-3) ， 并 给 出 了 它们 的 一 般 形 式 ， 同 时 在 康 氏 似 锻 控 制 区 的 $ 和 3' 两 端 发 现 重复 序 
列 。 以 尖 吻 鲈 作为 外 类 群 ， 应 用 邻接 法 构建 的 分 子 系统 树 表 明 : BERSARA HEEL. SERBXEEDRIBERS 
科 4 个 亚 科 ， 各 自 形成 单 系 群 ， 锻 亚 科 与 钙 亚 科 形成 姐妹 群 ， 蚀 钱 亚 科 再 与 他 们 聚 在 一 起 ， 包 色 亚 科 处 于 欠 科 
鱼 类 的 基部 ， 与 前 面 3 个 亚 科 聚 在 一 起 。 
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Mitochondrial DNA Control Region Structure and Molecular 
Phylogenetic Relationship of Carangidae 
ZHU Shi-hua'?, ZHENG Wen-juan'?, ZOU Ji-xing™” , YANG Ying-chun"?, SHEN Xi-quan? 


C1. Key Laboratory of Applied Marine Biotechnology (Ningbo University), Ministry of Education, Ningbo 315211, Zhejiang, China; 
2. Department of Biology, Faculty of Life Science and Biotechnology, Ningbo University, Ningbo | 315211, Zhejiang, China; 
3. College of Animal Science, South China Agricultural University, Guangzhou 510642; Guangdong, China) 


Abstract: Complete sequences of the mitochondrial DNA control region from nine species of Carangidae were 
amplified by Polymerase Chain Reaction (PCR), and were aligned by Clustal W with three other species of Carangidae 
from GenBank. According to the alignment, three domains, the termination associated sequence domain (TAS), the 
central conserved domain (CD) and the conserved sequence block domain (CSB), were identified in the mtDNA control 
region of Carangidae. A termination associated sequence (TACAT) and its reverse complementary sequence (ATGTA) 
were found in the TAS domain. Three conserved blocks (CSB-F, CSB-E,CSB-D) in the CD domain and three conserved 
sequence blocks (CSB-1, CSB-2, CSB-3) in the CSB domain were also identified. Repeat sequences were found in the 5' 
and 3' ends of the control region in Scomberoides commersonianus. With Lates calcarifer as the outgroup, the molecular 
phylogenetic relationship of Carangidae was analyzed using the neighbor-joining (NJ) method in PAUP 4.0b 10. The 
results showed that Carangidae could be divided into four subfamilies: Caranginae, Seriolinae, Trachinotinae and 
Chorineminae. Each of these subfamilies formed a monophyly. Caranginae and Seriolinae formed a sister group, and 
Trachinotini was sister to the clade of Caranginae and Seriolinae. Chorineminae, which located in the base of the tree and 
was sister to the other three subfamilies. 


Key words: Carangidae; Mitochondrial DNA; Control region; Phylogeny 











鱼 类 线粒体 DNA(mitochondrial DNA, mDNA) CR) 即 D-loop 区 为 非 编 码 区 ,包含 与 DNA 复 制 和 转 
作为 分 子 标记 已 成 为 分 子 系统 学 研究 中 的 热点 ， 录 相关 的 序列 (Zhang et al，2003)， 但 不 编码 蛋白 
(Miya etal, 2003; Xiang etal, 2004; Zhu etal, 页 ， 因 此 该 区 域 受 进化 压力 较 小 ， 积 累 了 较 多 的 突 
2006) 。 在 线粒体 DNA 中 ， 控 制 区 Ccontrolregion, ” 变 ， 如 碱 基 替 换 、 插 入 、 缺 失 ， 以 及 众多 的 串联 重 
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复 序列 等 (Tang et al，2005) ， 是 整个 mtDNA 序 列 
和 长 度 变异 最 大 的 区 域 。 大 多 数 鱼 类 的 D-loop 基 因 
只 有 一 个 ， 但 也 有 例外 ，Lee et al (2001) 在 研究 
溪 鲜 的 线粒体 基因 组 结构 中 发 现 其 有 两 个 D-loop 基 
因 。 控 制 区 的 结构 虽 较 复杂 ， 但 在 已 研究 的 生物 中 
Bb 有 类 似 的 结构 ， 可 将 其 分 为 3 个 区 段 ， 终 止 序列 
区 (termination associated sequence, TAS) 、 中 央 保 
SFX (central conserved dormain, CD) 和 保守 序列 
区 (conserved sequence block, CSB) 。 有 目前 在 一 些 
鱼 类 中 也 识别 了 这 3 个 区 段 各 自 的 保守 序列 ， 如 小 
flf (Broughton & Dowling，1994)、 草 鱼 (Zhang et 
al, 1999)、 馆 科 (Zhang et al, 2003)、 沙 鳅 亚 科 (Tang 
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科 的 竹 莱 鱼 属 的 5 个 地 理 种 群 的 起 源 、 分 化 及 生物 
而 对 于 色 科 线粒体 DNA 的 控制 区 
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区 全 序列 , 并 结合 从 GenBank 中 下 载 的 3 种 鲜 科 鱼 
的 相应 序列 ， 以 期 对 鲍 科 鱼 类 控制 区 结构 进行 


究 ， 并 分 析 鲜 科 鱼 类 的 系统 发 育 关 系 。 
1 材料 与 方法 
11 # 料 

试验 材料 来 源 见 表 1， 本 研究 涵盖 了 中 国 鲜 科 
鱼 类 的 8 属 9 种 , 同时 从 GenBank 下 载 了 3 PHR 
GURIRERSI PCBEHIR REB 总 共 形 成 10 属 12 种 进 
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et al, 2005) 45, Liu (2002) 参考 一 些 已 发 表 的 
研究 结果 , 给 出 鱼 类 线粒体 DNA 控 制 区 保守 序列 的 
普遍 形式 和 不 同 区 域 划 分 标志 的 参考 。 由 于 控制 区 
不 同 区 段 的 进化 速度 不 同 ， 故 可 适用 于 不 同 级 别 的 
系统 发 育 分 析 研 究 ， 是 探讨 近 缘 种 间 和 种 内 遗传 变 
异 的 良好 指标 (Li & Zhang, 2004; Tao et al, 2005)。 

8 FC Carangidae) fa 25/5 6 JE H CPerciformes), 




































































































































































































































































































































































行 结构 分 析 ， 并 以 同 为 鲈 形 目的 尖 吻 鲈 Lates 
Me 作为 外 类 群 进行 分 子 系统 分 析 。 
L2. 方 法 
1.2.1 基因 组 DNA 提 取 和 PCR 扩 增 ” 基 因 组 DNA 
从 保存 于 95% 乙 醇 的 肌肉 样品 中 提取 ， 采 用 茶 酚 / 
氯仿 抽 提 法 (Zhu et al, 2006) 。 用 于 PCR 扩 增 的 
引物 为 DLF1 (5' -AGAGCGCCGGTCTT GTAA- 

























































































是 世界 上 午 要 的 经 济 鱼 类，) 泛 分 布 在 印度 洋 、 太 AC.3' ) 和 DLRI (5' -GTGCCTGATACCAGCT- 
平 洋 和 大 西洋 这 三 大 洋 ， 尤 其 是 热带 或 亚热带 海 。 Cc TT-3' ) 。 PCR 反 应 的 模板 DNA 浓 度 约 为 100 ng, 
域 。 目 前 全 世界 饶 科 鱼 类 被 分 成 4 个 亚 科 32 个 属 约 反应 体系 总 体积 为 $0 pL， 其 中 10xEx Taq Buffer 
140 种 CNelson, 19945, 中 国 分 布 有 21 属 58 种 (Meng — 5hL，dNTPs 2pL (各 2.5mmolL)， 引 物 各 1pL (20 
et al，1995)， 而 Huang (1994) 认为 有 74 种 。 目 前 umol/L), Ex Taq 酶 0.3hL (5U/uL). PCR AK 
HIBRID TRAADI — 件 为 ;94 预 变性 4 min; 94C 变 性 45s，52 退 火 
jb, Reedetal 2001, 2002) 3ExCytbakEpwéepp — 67 72 CREE min, 357 SR. BUHTZCSERRIO 
E ”min。 每 次 反应 设立 不 含 DNA 模 板 的 空白 对 照 ， 扩 
鱼 类 的 分 子 系统 发 生 进行 了 研究 ，Cardenas_ et al — 增产 物 经 1% 的 琼脂 精 凝 胶 电 泳 检测 。 
(2005) 利用 D-loop 和 eyt 5 基因 作为 分 子 标记 对 钼 PCR 产 物 电泳 割 胶 回收 ,用 凝 胶 纯化 试剂 售 ( 上 
表 1 锋 科 鱼 类 材料 和 数据 来 源 
Tab.1 The origins of tissue samples of Carangidae fishes and DNA data 
GenBank 登录 号 
亚 科 Subfamilies 属 Genera 种 Species GenBank accession 

number 

fi£ YF. Caranginae 242 Alectis Kyt A. indica, Rüppell EU131013” 

MJE Alepes KIXMI A. djedaba, Forsskål EU131018* 

Wii "1-2 A. kleinii, Bloch EUI131014* 

f$ Caranx E C. melampygus, Cuvier AP004445 

Ft Carangoides 4182 C. armatus, Rüppell AP004444 

KYE C. chrysophrys, Cuvier EU131016* 

fitis Decapterus Wi D.maruadsi, Temminck and Schlegel EUI131015* 

ME Selaroides Au AME S. leptolepis, Cuvier EU131019* 

竹 笑 鱼 属 Trachurus PTA T. japonicus, Temminck and Schlegel AP003091 

饰 亚 科 Seriolinae Kf lg Zonichthys NC Z. nigrofasciata, Rüppell EU131020* 

BEWE} Trachinotinae fini? Trachinotus PEM T. blochii, Lacepède EU131012” 

TE Chorineminae KEJE Scomberoides RERI S. commersonianus Lacepède EU131017” 

尖 吻 钙 科 Latidae JUI Lates 尖 吻 铺 L. calcarifer, Bloch DQ010541 





为 本 实验 材料 (The sequences were sequenced in this study). 
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海 申 能 ) 纯化 ， 与 pPUCm-T 载 体 (上 海 生 工 ) 连接 ， 
转化 感受 态 细胞 DH5a， 筛 选 阳性 克隆 子 ， 提 取 死 
隆 质 粒 ， 用 M13 引物 在 自动 测序 仪 (Applied 
Biosystems 3730, ERR) 正 反 双向 测序 ， 以 保 
证 所 测序 列 的 准确 性 。 










































































度 不 同 有 关 (Saccone etal, 1991) 。 
2.20 ”终止 序列 区 (termination associated seque- 
nce, TAS) 
终止 序列 区 是 控制 区 变异 最 大 的 区 域 ， 包 含 与 
控制 区 DNA 复 制 终止 相关 的 序列 。 钱 科 的 终止 序列 



































122 数据 处 理 及 分 析 “ 测序 后 的 序列 ， 与 
GenBank 下 载 的 序列 一 起 用 Clustal W 排序 ， 对 比 
GenBank 中 甲 若 色 和 人 竹 自 鱼 线粒体 DNA. 全 序列 ， 
分 别 以 tRNAP? 的 终点 和 tRNA 的 起 点 查找 控制 
区 的 起 点 和 终点 , 同时 对 比 已 报道 的 草鱼 (Zhang et 
al, 1999), 4#} (Zhang et al, 2003)、 沙 鳅 亚 科 (Tang 
etal, 2005) . SMA (Liu, 2002). # (Zhao et 
al, 2006) 的 线粒体 DNA Tall pe F9), REEE 
c CSB-F 和 CSB-1， 并 以 CSB-F 和 CSB-1 的 起 
分 别 作 为 终止 序列 区 、 中 央 保 蹇 区 和 保守 序列 区 
利用 MEGA version 3.0 软件 分 析 序 列 的 
碱 基 组 成 。 系 统 分 析 与 分 子 进化 分 析 使 用 软件 包 
PAUP Version 4.0b10 (Swofford, 2002 )。 领 接 法 分 
析 (NJ) 使 用 Kimura 2-parameter， 系 统 树 分 支 的 
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置信 度 采 用 重复 抽样 分 析 (Bootstrap analysis) [I] 7 
法 , 重复 抽样 的 次 数 为 1000 次 Kumar et al; 2004). 











2 结果 与 分 析 
2.1 ” 鲜 科 鱼 类 线粒体 DNA 控 制 区 全 序列 特征 





区 长 度 约 在 271 一 454 bp. 在 此 区 段 都 识别 了 两 个 终 
止 相关 序列 CTAS-1. TAS-2) 其 中 包括 核心 序列 
ACAT 以 及 反 向 互补 序列 TGTA, 可 形成 稳定 的 发 夹 
结构 。 康 氏 似 句 的 终止 序列 区 长 度 在 所 研究 的 锯 科 
鱼 类 中 最 长 ， 为 434bp， 这 主要 是 因为 在 康 氏 似 饼 
的 这 个 区 段 出 现 了 (7x57 bp) 不 间断 重复 序列 
(ACAAATACATATATGTACTATCACCATTACCTT 
ATATTA ACCATTAAATCTAATGGA) 以 及 一 段 不 完 
全 的 重复 序列 (图 1)。 同 时 我 们 用 RNA Structure 
Version 4.3 (Mathews et al, 2004) 对 其 重复 序列 单 
元 的 二 级 结构 进行 分 析 ， 发 现 其 能 形成 茎 环 结构 
(图 2)。 在 以 往 的 研究 中 ， 有 很 多 生物 在 终止 序列 
区 段 也 发 现 有 串联 重复 序列 ， 其 中 在 鱼 类 中 就 有 不 
少 的 例子 ， 如 小 鲁 (Broughton & Dowling, 1994) ~ 
fiif (Faber & Stepien，1998) ~ jJÉH (Zhang 
etal, 20000. øF. Hif" (Nesbo etal, 1998) 、 

HS (Sell & Spirkovski, 2004) 、 亚 洲 龙 鱼 (Yue et 
al, 2006) . fs] (Tang et al, 2007) ， 重 复 片段 














































































































































































































控制 区 经 PCR 扩 增 、 回 收 、 克 隆 、 测 序 ， 本 实 
验 的 9 种 钱 科 鱼 类 线粒体 DNA 控制 区 全 序列 得 到 
的 序列 长 度 变 化 较 大 ， 在 839—1275bp 之 间 。 与 
GenBank 下 载 的 3 种 钱 科 鱼 类 控制 区 全 序列 一 起 读 
入 Clustal W 中 排序 ， 生 成 供 分 析 的 序列 矩阵 。 就 
12 种 钱 科 鱼 类 生成 的 序列 矩阵 来 看 , 其 中 发 现 很 多 
BEER AGRAR. T. C. A 和 G 碱 基 平均 含量 
分 别 31.4%、21.8%、32.8%、14.0%， 显 示 G 碱 基 
相对 缺乏 ， 其 中 AHT 的 含量 (64.2%) 高 于 G+C 
含量 (35.8%)( 表 2)， 这 个 现象 与 其 他 鱼 类 的 控制 
区 的 碱 基 含 量 相 似 。 比 较 终止 序列 区 、 中 央 保 守 区 
和 保守 序列 区 这 3 个 区 段 的 T、C、A 和 GREF 
Hát T 的 平均 含量 在 3 个 区 段 的 变化 不 是 很 大 ， 
C 的 平均 含量 是 终止 序列 区 < 中 央 保 守 区 < 保守 序列 
区 ， 而 A 的 平均 含量 在 终止 序列 区 (40.0%) 和 保 
守 序 列 区 〈32.4%) 显著 高 于 中 央 保 守 区 (27.1%), 
中 央 保 守 区 中 G 的 含量 (19.8%) 明显 高 于 终止 序 
FIX (9.6%) 和 保守 序列 区 〈10.7%)， 这 种 碱 基 组 
成 现象 与 兰 椎 动物 的 控制 区 各 区 段 的 碱 基 组 成 相 
似 CSbisaetal, 1997) ， 这 也 与 各 个 区 段 的 保守 程 
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般 介 于 几 十 bp 到 300bp 之 间 。 重 复 片 段 中 大 多 有 
TACAT 以 及 反 向 互补 序列 ATGTA 的 核心 序列 ， 并 
能 形成 发 夹 结构 ， 但 有 些 重 复 片 段 中 没有 这 二 个 核 
心 序列 (Faber & Stepien, 1998) 。 

2.3 ”中 央 保 守 区 Ccentral conserved dormain, CD) 
央 保 守 区 是 控制 区 最 为 保守 的 区 域 (Saccone 
et al, 1991) ， 儿 平 在 所 有 的 种 类 中 都 十 分 保守 。 

Southern et al (1988) 在 哺乳 动物 海豚 mtDNA 控 制 区 
识别 了 中 央 保 守 区 的 保守 序列 B、C、D、E、 Fo Lee 
et al(1995) 对 众多 鱼 类 的 序列 进行 比较 时 , 只 能 识别 
CSB-D 的 存在 , 但 Liu (2002) 则 认为 Lee et al(1995) 
对 鱼 类 中 央 保 守 区 范围 的 界定 是 错误 的 。 而 我 们 在 
对 部 分 鲍 科 鱼 类 与 其 他 鱼 类 相应 中 央 保 守 区 序列 
进行 比 对 分 析 时 ， 识 别 了 CSB-F、E、D。 锻 科 鱼 类 
中 , CSB-F 序 列 的 关键 形式 为 : ATGTAGTAAGAAC 
CTACCA， 但 存在 变异 ， 如 : 康 氏 似 鲜 的 CSB-F 序 
列 为 : ATGGGCATAAACGAGAGACCACCA, 与 
其 他 钱 科 鱼 类 就 有 较 大 的 差异 。 紧 跟 CSB-F 后 面 的 
是 CSB-E，CSB-E 的 关键 序列 为 : AGGGACAACT- 
ATTGTGGGGGT, 含有 GTGGG-box (Lee et al, 
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ze 2 锻 科 鱼 类 控制 区 序列 碱 基 组 成 及 长 度 


Tab.2 Nucleotide compositions and length of the mitochondrial DNA control region in Carangidae fishes 














终止 序列 区 Termination associated sequence 中 央 保 守 区 Central conserved dormain 
mm mm 

T C A G Bn T C A G da 
Alectis indica 26.6 21.4 41.7 10.3 290 33.7 21.8 24.3 20.2 362 
Alepes djedaba 30.7 5.9 43.8 9.7 290 31.7 21.6 26.6 20.2 357 
Alepes.kleinii 29.6 21.8 40.8 7.8 294 31.3 20.7 26.5 21.5 358 
Caranx melampygus 33.8 8.3 36.7 11.3 311 32.6 21.1 29.1 17.1 374 
Carangoides armatus 32.4 9.9 38.9 8.8 296 34.2 19.4 25.6 20.8 360 
Carangoides chrysophrys 32.3 21.5 37.7 8.4 297 33.3 21.1 27.8 17.8 360 
Decapterus maruadsi 31.9 4.7 42.3 11.1 279 31.0 20.7 26.8 21,8 358 
Selaroides leptolepis 323 8.9 40.0 8.8 285 332 23:5 25.4 17.9 358 
Trachurus japonicus 32.8 9.1 37:2 10.9 293 31.7 20.6 25.8 21.9 360 
Zonichthys nigrofasciata 32.1 8.8 38.7 10.3 271 31.4 20.6 27.4 20.6 369 
Trachinotus blochii 30.4 5:2 39.2 15.2 283 31.4 22.0 27.5 19.0 363 
Scomberoide commersonianus 33.7 9.2 42.1 5.1 454 28.9 20.4 31.6 19.1 367 
Average. 31.6 8.8 40.0 9.6 32.0 21.1 27.1 19.8 








保守 序列 区 Conserved sequence block 























整个 控制 区 Whole control region 


长 度 长 度 








T C A G : T C A G 
Length Length 
Alectis.indica 30.8 26.4 313 11.5 208 30.6 22.8 31.9 4.8 860 
Alepes djedaba 30.5 26.2 30.5 12.9 210 31.0 20.8 33.4 4.8 857 
Alepes kleinii 31.1 25.8 30.1 12.9 209 30.7 222 32.3 4.8 861 
Caranx melampygus 32.2 26.9 31.7 9.1 208 32:9 21.5 32.4 3:2 893 
Carangoides armatus 30.1 27.3 32.1 10.5 209 32.6 21.5 31.7 4.2 865 
Carangoides chrysophrys 29.3 27.9 31.7 11.1 208 32.0 22.9 32.1 2.9 865 
Decapterus maruadsi 28.4 27.5 29.4 14.7 204 30.7 20.3 32.6 6.4 841 
Selaroides leptolepis 26.9 27.9 324 12.8 219 31.3 23.1 32.0 3.6 862 
Trachurus.japonicus 30.1 26.3 31.1 12.4 209 31.7 21.5 31.0 5.9 862 
Zonichthys nigrofasciata 33.3 232 31.9 11.6 207 32.1 20.6 32.2 5.1 839 
Trachinotus blochii 28.6 29.5 332 8.6 220 30.4 21.7 32.8 5.1 866 
Scomberoide commersonianus 30.2 26.7 37.2 5.9 454 31.1 22.2 37.3 9.4 1275 
Average. 30.1 26.8 32.4 10.7 31.4 21.8 32.8 14.0 
At B Za H " B TES EN 
1995)。 鲜 科 鱼 类 的 CSB-D 序 列 与 已 研究 过 的 其 他 鱼 — (HE CR SUE H ARN ENRI T 2S. CSB-1 的 



































类 的 相应 序列 相似 (Lee et al, 1995; Chen et al, 
1998; Zhao et al, 2006), 其 关键 序列 为 : TATTCC- 
TGGC ATTTGGTTCCTA， 在 CSB-D 后 面 发 现 了 一 
些 保 守 片 段 以 及 T、C、A 和 G 分 别 以 3 一 6 个 串联 形 
式 存在 ， 但 本 研究 中 还 没有 找到 CSB-C 和 CSB-B。 
2.4 保守 序列 区 (conserved sequence block, CSB) 
甫 乳 动物 的 保守 序列 区 中 一 般 都 存在 保守 序 
列 CSB1, 相似 性 较 高 的 CSB2 和 CSB3 不 一 定 存在 
(Saccone etal, 1991; Sbisaetal, 1997) 。 鱼 类 保 
守 序 列 区 中 CSB-1 的 存在 不 具有 普遍 性 (Lee et al; 
1995; Chenetal, 1998) 。 

在 识别 鲍 科 鱼 类 保守 序列 区 时 ， 虽 然 没 有 找到 
以 往 研究 中 所 描述 的 CSB-1 特征 基 序 (GACATA)， 
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特征 基 序 (GAGCATAO, FLEMA KARK 
列 的 比 对 分 析 , Miah TREH CSB-1 的 关键 
序列 : CATAT TAGGATATCAAGAGCATAA, 5H 
他 鲍 形 目 鱼 类 的 CSB-1 序列 很 相似 (Nesbo et al, 

1998) 。 相 对 而 言 ， 乌 科 鱼 类 的 CSB2 和 CSB3 比 
较 保 守 : CSB2 的 序列 为 GTAAAACCCCCCTACCC 
CCC， 含 有 以 TA 间隔 的 两 段 6 个 串联 的 C; CSB3 
的 序列 为 TCCTGAAAACCCCCCGGAAA CAGG- 

AAA， 同 时 还 发 现在 控制 区 的 3' ER T ne CAR fl 
TIERE PR, Eod Se R JS HP — BUR IRSE IY 
列 : TATTATAATATTTCACAT. JERITE SEYE 
列 区 的 长 度 也 是 最 长 的 ， 因 为 它 在 CSB3 后 面 50nt 
处 比 一 般 锻 科 鱼 类 多 出 了 250 bp 左右 ， 在 多 出 的 
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250bp 序列 中 富 含 A 和 T， 其 中 有 多 次 的 AIATTA 31 锻 科 鱼 类 控制 区 结构 

和 TATAAT 的 间隔 重复 (图 1)。 除了 康 氏 似 饶 在 控制 区 的 $' 和 3' 两 端 存在 的 重 

2.5 系统 发 育 分 析 复 序 列 以 外 ， 其 他 所 研究 的 句 科 鱼 类 没有 出 现 重 复 
基于 线粒体 控制 以 。 通 过 对 比 





子 系统 发 育 关系 树 ( 图 3), 校长 表示 分 层 度 , 校 上 的 。 ”终止 相关 序列 《TAS-1、TAS-2)、 中 央 保 守 区 关键 

















TEXTE RBIETI RRR 






























































区 的 全 序列 ， 以 尖 吻 鲈 为 外 类 — Hp, Tusüpczu mp EST 
育 分 析 。 应 用 NJ 法 构建 了 分 其 他 鱼 类 的 控制 区 结构 ， 发 现 了 鲜 科 鱼 类 控制 区 的 























数值 是 1000 次 重复 抽样 检验 的 置信 度 值 。 从 图 中 序列 CCSB-F. CSB-E, CSB-DO 以 及 保守 序列 区 


可 以 看 出 ， 所 研究 的 儿科 鱼 类 形成 四 个 分 文 ， 各 自 





AUI 


WE CI ~. ERR CHD .. ERF AV) 。 很 多 生物 在 这 一 区 域 有 重复 序列 出 现 ， 


















































关键 序列 (CSB-1、CSB-2、CSB-3 )。 


ERARE, A ESI PIU SEXERE CIO n fü 终止 序列 区 (CTAS ) 被 认为 是 了 - 链 复制 的 终点 ， 





复 序列 单 

















鲜 亚 科 与 铺 亚 科 形成 姐妹 群 C(BP=48)， 印 色 亚 科 再 ”元 的 碱 基 组 成 、 长 度 以 及 重复 次 数 的 不 同 ， 而 造成 


与 人 















































也 们 聚 在 一 起 (BP=44), BTE FERK 不 同 种 类 间 线 粒 体 DNA 控制 区 的 差异 。 大 部 分 锻 


的 基部 ， 与 前 面 3 个 亚 科 聚 在 一 起 (BP=76), 虽然 ” 科 鱼 类 控制 区 有 两 个 终止 相关 序列 (TAS-1、 





























研究 的 结果 相 一 致 〈 未 发 表 资料 )。 





3 讨 





信和 度 不 是 很 高 , 但 是 与 我 们 用 Cytb 和 16SrRNA TAS-2) ， 包 括 核心 序列 ACAT 以 及 反 向 互补 序列 
TGTA， 可 形成 稳定 的 发 夹 结 构 ， 但 没有 发 现 重 复 











序列 。 而 康 氏 似 鲜 的 终止 序列 区 出 现 了 不 间断 重复 


GACAAATACATATATGTACTATCACCATTACCTTATATTAACCATTAAATCTAATGGAACAAATACATATATGTACTATC 80 
Repeat 1 ——Ó——————— 
ACCATTACCTTATATTAACCATTAAATCTAATGGAACAAATACATATATGTACTATCACCATTACCTTATATTAACCATT 160 
Repeat 2 porolsclc e c Repeat 3 
AAATCTAATGGAACAAATACATATATGTACTATCACCATTACCTTATATTAACCATTAAATCTAATGGAACAAATACATA 240 
Repeat 4 
TATGTACTATCACCATTACCTTATATTAACCATTAAATCTAATGGAACAAAT ACATATATGTACTATCACCATTACCTTA 320 
Repeat 5 一 -一 一 Repeat 6 
TATTAACCATTAAATCTAATGGAACAAATACATATATGTACTATCACCATTACCTTATATTAACCATTAAATCTAATGGA 400 
Repeat 7 
ACAAATACATATATGTACTATCACCATTAACTTATATTAACCATTAATTTAACTATGGGCATAAACGAGAGACCACCAAT 480 
*— Imperfect Repeat 一 > CSB-F 
CGTAGCATTCAGGAGAATCTAAATCCTTGATGGTCAGGGGCATCAATTGTGGGGGTAGCACTAATTGAATTATTCCTGGC 560 


ATTTGGTTCCTATTTCAGGCACAATCAAAAGATTAAACCCCAATAATTACTATCAAGCGCATAAGTTAATGTTGAAGTAC 640 
CSB-D 

ATACACACTCGTTACCCAGCAAGCCGAGCATTCACTCCAGCGAGCAAGGGGTTTTCTTTTATTTTTTCTCCTTTCCTCTT 720 
GCATCTCACAGTGT AAGCT AAAACAGGTCCTTAAGGTGGAACATAACCTTGCTTTAGAATATGTGAACAGCAATGACTTA 800 
AAGATATATACTGAAGAGTTTCATAACTGATTTCAAGGGCATAAGATCTTTATAGATCACCCCTAATCCTAGAAACTTAT 880 


CSB-1 
CCGTTTTTTCTCGCTTAAACCCCCCTACCCCCCAAAACTCGAAAGTTATCTATTACTCCTGTAAACCCCCCGGAAACAGG 960 


AOTEA TEA ESEETO CER 1040 
CATATTACAATATTATAATATTACATATTATTTCACCACATCACACATCATAATATTATAATATTACAATATTACAGTAT 1120 
TTATAATTACACCACACATAAAATCATAACACCACATATTTTTGATATCATAATTTTATGCTATTATAATACTAACAACA 1200 
ATATTATAATATTAAACTTCCATACGCTAATACATAAGCAAGTTAAAACTCCCACAAACCCTCCCTTAAACCCAA 1275 











图 1 RRA T IDE PY 


Fig. 1 Control region sequences of Scomberoides commersonianus 
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图 2 ” 康 氏 似 钱 的 重复 序列 单元 的 二 级 结构 


Fig.2 Secondary structure of repeat sequence unit 








of Scomberoides commersonianus 


序列 ， 其 中 包括 TACAT 以 及 反 向 互补 序列 ATGTA 
(图 1), 用 RNA structure Version 4.3(Mathews et al, 
2004) 对 其 重复 序列 单元 的 二 级 结构 进行 分 析 后 
发 现 能 形成 稳定 的 茎 环 结构 ( 图 2)。 另 外 ， 绵 羊 
(Zardoya etal, 1995), fjf& (Burokeretal, 1990) 
的 线粒体 控制 区 也 有 多 个 重复 序列 包含 终止 序列 
区 〈TAS) 的 核心 序列 ， 但 在 人 的 线粒体 控制 区 
只 有 一 个 。Madsen et al (1993) 发 现 牛 的 线粒体 的 控 
制 区 存在 7 个 相似 的 TAS 核 心 序列 , 但 只 有 一 个 是 与 
48-kDa 和 蛋白 真正 结合 而 起 到 终止 H- 链 复制 的 作用 ， 
其 他 的 则 不 行使 功能 。Sbisa et al(1997) 在 哺乳 动物 
线粒体 控制 区 中 识别 到 终止 序列 ETAS1 和 ETAS2， 

并 认为 ETAS1 是 识别 终止 信号 的 终止 子 ， 而 ETAS2 
则 是 辅助 识别 终止 信号 的 因子 。 所 以 对 存在 多 个 重 
复 TAS 核 心 序 列 的 生物 究竟 有 几 个 核心 序列 能 起 到 
H- 链 复制 终点 的 作用 ， 至 今 还 不 十 分 清楚 。 

馆 科 鱼 类 线粒体 控制 区 的 中 央 保 守 区 关键 序 
列 CSB-F、E、D， 与 其 他 鱼 类 中 央 保 守 区 的 关键 序 
列 也 相似 , 其 CSB-E 关 键 序列 中 含有 Lee et al (1995) 
所 描述 的 GTGGG-box; 特别 是 CSB-D, PEHE 
鱼 类 中 是 最 保守 的 ， 而 且 和 其 他 鲈 形 目 鱼 类 的 相应 
序列 相 比 也 比较 保守 。 综 合 目前 的 研究 结果 ， 初 步 
认为 CSB-D 可 能 与 H- 链 的 复制 (Faber & Stepien， 
1998) 和 D- 环 产生 的 开始 (Clayton, 1982) 有 关 ， 
还 可 能 与 线粒体 的 代谢 有 一 定 联系 (Lee et al, 
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因为 研究 者 认为 它 包 含 了 H- 链 复制 的 起 始 区 
CH-strand replication origin，OH )、H- 链 启动 子 
(promoters for the transcription of H-strand, HSP ) 和 
L- 链 启动 子 (promoters for the transcription of 
L-strand, LSP) 以 及 3 个 短 的 保守 区 (CSB1、CSB2 
和 CSB3) (Saccone et al, 1991)。 有 的 学 者 认为 保守 
序列 区 的 CSB-1 在 哺乳 动物 的 控制 区 中 广泛 存在 ， 
而 且 与 H- 链 复制 引物 的 产生 有 关 (Sbisa et al, 
1997)， 并 由 此 推断 : 凡 兰 椎 动物 都 存在 CSB1， 而 
后 来 的 研究 否定 了 这 一 推论 : 虾 虎 鱼 (Chen etal, 
1998), WHF (Zhang et al，1999) 等 缺少 这 
段 序列 。 本 文 研究 的 钱 科 鱼 类 尽管 没有 与 哺乳 动物 
完全 相同 的 CSB1 序 列 , 但 通过 与 其 他 鲈 形 目 鱼 类 对 
比分 析 ， 发 现 了 类 似 CSB1 特 征 基 序 CGAGCATAO, 
还 发 现 其 CSB2 和 CSB3 比 CSB1 保 守 。 而 CSB2 和 
CSB3 这 两 个 保守 序列 在 哺乳 动物 的 控制 区 中 却 不 
一 定 存 在 ， 所 以 ， 有 的 学 者 认为 CSB2 和 CSB3 这 两 
个 保守 序列 不 包含 H- 链 复制 与 转录 相关 蛋白 的 结 
合 位 点 ,而 与 控制 区 复制 结构 的 包装 有 关 (Sbisa et 
al, 1997); 也 有 学 者 认为 CSB2 是 mtDNA 行 使 正常 
功能 的 必要 元 件 (Broughton & Dowling, 1997). 
总 之 ， 不 同 种 类 间 各 个 保守 区 (CSBl1、CSB2 和 
CSB3) 的 结构 可 能 与 其 所 行使 的 特定 功能 相关 。 
3.2” 康 氏 似 钱 重 复 序列 的 产生 

在 康 氏 似 钱 控制 区 $' 端的 终止 区 出 现 了 不 间 
断 重 复 序列 以 及 在 3'′ 端 保守 序列 区 出 现 了 间隔 重 
复 序列 。 产 生 重 复 序 列 的 机 制 有 四 种 解释 : 即 分 子 
间 和 分 子 内 的 重组 、 滑 动 错 配 (Mundy etal, 1996). 
非 正 常 延 长 (Buroker etal, 1990) Efe. mu THE 
动物 线粒体 DNA 一 般 不 发 生 重 组 (Faber & Stepien， 
1998)， 转 座机 制 虽然 产生 重复 序列 ， 但 是 它 的 机 
理 则 适合 在 重复 序列 之 间 有 插入 序列 ， 而 5' 端 的 终 
止 区 出 现 了 不 间断 重复 序列 不 支持 这 种 模式 ; JEE 
和 常 延 长 和 滑动 错 配 机 制 都 是 在 控制 区 基因 复制 时 
链 的 滑动 而 产生 碱 基 的 错 配 C Wilkinson & 
Chapman, 1991) 。 康 氏 似 鲍 3'′ 端的 终止 区 出 现 的 
不 间断 重复 序列 能 折 炙 成 稳定 的 茎 环 结构 ， 正 因为 
这 种 茎 环 结构 ， 才 使 复制 的 滑动 链 退 火 ， 而 后 滑动 
链 又 退回 到 茎 环 结 构 产 生前 的 位 置 再 重新 延伸 ， 青 
次 延伸 使 形成 茎 环 结构 的 序列 得 到 了 再 次 复制 ， 但 
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1995)。 但 中 央 保守 区 的 具体 功能 目前 还 不 完全 清 


2b. 














保守 序列 区 可 能 是 整个 控制 区 最 关键 的 部 分 ， 























是 关于 这 段 序列 重复 的 次 数 由 什么 决定 ， 还 有 待 研 
Ro TRE HRI ER KYM (Lee et al, 
1995) fIIfHJE H /|Vffl (Broughton & Dowling, 1997) 
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图 3 TEPER h 























Lates calcarifer 





I 区 全 序列 通过 邻接 法 构建 的 分 子 系统 树 





Fig.3 Molecular phylogenetic tree on complete control region sequences of Carangidae fishes constructed by 
Neighbour-Joining method of PAUP Version 4.0b10 with Bootstrap Test (1000 replications) 








的 控制 区 中 也 发 现在 CSB-3 和 tRNA 之 间 有 插入 
的 重复 序列 ， 在 亚洲 龙 鱼 的 CSB3 后 面 有 一 段 TA 微 
卫星 序列 ， 但 这 些 重 复 序 列 与 康 氏 似 鲜 的 控制 区 的 
3”′ 端 的 重复 序列 都 不 相似 。Fumagalli et al (1996) 
认为 在 控制 区 的 5 端的 重复 序列 一 般 比 较 保守 ， 
而 在 3′ 端 这 种 保守 性 就 不 是 很 明显 。Broughton & 
Dowling (1997) 认为 控制 区 $′ 端 的 重复 序列 更 加 
原始 ， 正 是 35” 端的 重复 序列 的 产生 而 加 速 了 3 3m 
方向 的 重复 序列 的 产生 ， 并 认为 两 端 重复 序列 所 产 
生 的 机 制 是 相似 的 ， 有 学 者 把 这 种 现象 称 为 “边缘 
效应 ”。 但 康 氏 似 名 控制 区 两 端 重复 序列 的 功能 以 
及 鳍 钱 亚 科 其 他 鱼 类 是 否 存在 和 康 氏 似 色 类 似 的 
复 序列 以 及 不 同 康 氏 似 钱 个 体 间 重 复 序列 的 长 
度 、 次 数 以 及 位 置 是 否 出 现 变 异 还 需 进一步 研究 。 
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直 存 在 争议 (Cheng & Zheng. 1987; Institute of 
Zoology et al, 1962; Smith-Vaniz, 1984; Gushiken, 
1988)。 本 文通 过 控制 区 序列 应 用 NJ 法 构建 了 鲜 科 
类 分 子 系统 发 育 关 系 树 ， 图 3 表明 : 所 研究 的 饶 
科 鱼 类 形成 4 个 分 支 : SRXERECTO . EEI) ~ 
ABEE dD «ffe RE CIVO ， 而 且 各 个 亚 科 
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都 形成 了 各 自 的 单 系 类 群 。 鲜 亚 科 与 鲁 亚 科 形 成 姐 
妹 群 ， 鲁 鲜 亚 科 再 与 他 们 聚 在 一 起 ， 饰 色 亚 科 处 于 
色 科 类 和 群 的 基部 ， 与 前 面 三 个 亚 科 聚 在 一 起 ， 这 与 
我 们 用 cyt b 和 16S rRNA 对 欠 科 鱼 类 系统 发 育 分 析 
的 结果 (未 发 表 资料 ) 和 Reed et al (2002) 利用 最 
大 简约 法 MP) 、 最 大 似 然 法 (ML) 以 及 Bayesian 
方法 构建 的 部 分 鱼 类 基于 Cyt b 全 序列 分 子 系统 树 
的 研究 结果 相 一 致 的 ， 而 与 基于 形态 (Gushiken， 
1988) 与 同 工 酶 (Kijima et al, 1986) 变异 所 构建 
的 锅 钱 亚 科 与 鳍 色 亚 科 先 行 相聚 的 系统 关系 不 同 。 
从 cytb 和 165 rRNA 基因 序列 的 碱 基 差 异 来 看 , 链 
钱 亚 科 的 康 氏 似 钱 都 与 其 他 句 科 相差 很 大 ， 控 制 区 
的 进化 速度 被 认为 是 线粒体 基因 中 是 最 快 的 ， 其 差 
异 应 更 大 。 本 文 的 结果 印证 了 这 点 : 康 氏 似 锻 控 制 
区 的 结构 和 其 他 钱 科 鱼 类 相 比 也 很 特殊 ， 在 康 氏 似 
钱 控 制 区 的 5' m 3' 两 端 都 出 现 了 重复 序列 ， 正 
是 这 些 重复 序列 才 产生 了 快速 的 变异 ， 使 康 氏 似 鲜 
E Wh fe Ha SRL DNA 控制 区 产生 较 大 差异 。 
在 基于 控制 区 序列 所 构建 的 分 子 系统 树 上 ， 康 氏 似 
钱 所 在 的 鳍 色 亚 科 处 于 树 的 基部 ， 最 早 分 离 出 来 ， 
可 能 是 钱 科 鱼 类 最 原始 的 亚 科 。 
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已 由 中 国 林业 出 版 社 出 版 。 该 图 鉴 是 识别 中 caua or 著作 。 图 鉴 共 列 出 中 国 645 种 哺乳 动物 
中 的 346 种 (主要 为 大 中 型 哺乳 类 , 其 中 包括 中 国 特有 种 、 重点 保护 种 、 珍 稀 濒 危 种 和 科 、 属 的 代表 种 )。 
每 种 哺乳 动物 除 依 照 动 物 实物 或 标本 彩绘 的 外 形 图 外 ， > 别名 、 拉 丁 学 名 、 英 名 、 系 
统 地 位 、 形 态 特 征 、 地 理 分 布 、 部 分 种 的 分 类 注释 、 栖 县 环境 、 习 性 、 资 源 现状 和 保护 等 级 等 作 了 扼要 介 
绍 并 附 有 彩色 头骨 特征 图 和 分 布 图 。 文 前 附 有 哺乳 动物 外 形 、 头 骨 和 牙齿 100 多 个 特征 的 科学 术语 和 基本 
侧 量 方法 ， 为 使 读者 对 我 国 哺乳 动物 的 物种 丰富 度 有 个 比较 全 面 的 了 解 ， 文 后 附 有 按 最 新 资料 修订 的 、 迄 





















































IEF 2007 年 6 月 所 记录 的 中 
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分 布 和 特有 分 布 (附录 - T) DUC 





家 重点 保护 野生 动物 名 录 、CITES 附录 中 哺乳 动物 (153 Tto) 2 亚 种 ) 的 种 名 修订 和 补充 和 保护 等 级 (附录 - 















































I)。 该 图 鉴 是 一 本 图 文 并 成 、 雅俗共赏 的 科学 专著 ， 可 供 科研 、 
yi 卫生 防疫 、 公安 、 海关 
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